COMMON NAME

SUBTYPE A:
ROD
NIHZ
ISY
ST
BEN
CAM2
D194
GH1
MDS
KR
ucz

SUBTYPE B:
UC1

EHOA

D205

SUBTYPE D:
FO7841

SUBTYPE SD:
MM251
MMP11
MM32H
MM1A11
MM239
MM142
MM155
MMW25
NEFW61
MNE
SMMPBJ
SMM9
SMMH4
SM62A
SMB670

SUBTYPE STM:

ST™M

Sequences in thé\ef Alignment

LOCUS

HIV2ROD
HIV2NIHZ
HIV2ISY
HIV2ST
HIV2BEN
HIV2CAM2
HIVD194
HIV2GH1
HIV2MDS
HIV2U22047
HIV2UC2

HIV2UC1GNM
HIV2ZEHOA
HIVTRENGE

HIVLTRCS

SIVMM251
SIVMMP11
SIVMM32H
SIV1A11AA
SIVMM239
SIVMM142
SIVMM155
SIVMMW25
SIVNEFW61
SIVMNE
SIVSMMPBJA
SIVGAGAB
SIVSMMH4
S1U04982
SIVENV

SIVSTM

ACC #

M15390
J03654
J04498

M31113
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M30895
748731
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X61240
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M33262
M16403
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X86727
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M80194
X14307
u04982
M90048

M83293
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HIV2/SIV NEF

CONSENSUS-A  ATGGGtGCGAGTGGATCCAAGAAGCcgtTCCaaGee?tcGCaAgGacTaCgaGAGAGACTCTTgCgggCGC 69
ROD e A-----G---GC---G---G----A----m-mmmmmmmmmeeem 70

NIHZ C-T A A----- 70

ISY G---C----G---GT---A------------ A--A---- 70

st - G-mmmmemme e G----T----G---G-----G----------- A-AAA--- 70

BEN T AT----G 70

CAM2 G---GCT------ G--G-Armmmmmmmmmmmnane——- 70

D194 70

GH1 70

MDS 70

KR 70

uc2 70

CONSENSUS-B ATGGGATCAGCTGGTTCCAAGAAGCaaTCCaAGCaGCAgC’>AGGGCTgCGgGAGAgACTCTTGCGAgch
ucC1 A-G A A-A- 70

EHOA C 70

D205 = e GC---G---G-----A------ A------- A--mnemee T-- 70

CONSENSUS-SD ATGGGTGgaGcTattTCCAaGA’?GCthcCAagccggctgGAgatcTGcgacAGAgACTCTTGngGCGC 69
MM251 T--G 70

MMP11 T--G A A 70

MM32H G--G T 70

MM1A11 A T--G G-T--A 70

MM239 T--G G----T 70

MM142 A C-CA 70

MM155 T--G G----T 70

MMW25 --G--G T 54

NEF T--G G----T 70

NEFW61 33

MNE C G T--C 70

SMMPBJ C-T--CC A--A-CG--G--GT-G----A--T--TACG------------ AA---- 70

SMM9 e C-T--CC------- A--A-CG--RRG-T-G----A--T--YRCG------------ AA---- 70

SMMH4 e Commmmm A--A--A-----GT-G----A-CT----CG------------ AA---- 70

SM62A - C-mmmmm e A--A--A--G--GT-G----A--T----CG------------- A---- 70

SMB670 - CC---GG-------- A--mmmmme A--A-----GG-----GG------------ AA---- 70

CONSENSUS-STM ATGGGTGCATCTGGATCCAAGAAGCAGCGCAAGCAGCATGGAGAGCTGCGGGAGAGACTCTTGCGAGCGC
ST™M 70

CONSENSUS-A thgaGgggctTgTGgggggca”tgcaan’PaTcGGgAGGGGaATaCTcGCaGTcCCAaGaAGgATCAGg 137
ROD  CA-T-T--G-- G--T A 140

NIHZ -G----A-A ------- A----GC A G-----T C 140

ISY -G--m-- A TC--GG---A-----A-----G T---C 140

ST C-----A-----C------ A--C--GG--AA--T T 140

BEN ----G-AT-G--A----AA---GC--G---C T A------ 140

CAM2 ---C----A-G------- AATGT-A-----C--T--A C--T--G A 140

D194 140

GH1 140

MDS 140

KR 140

uc2 140

CONSENSUS-B ’>GgaaggaCCttaTGGgaaGctCTCAGgAGagCgGnggAGcaATCATcGCgATcCCCAGGAGgATCAGA 138
uc1 140

EHOA 140

D205 140

CONSENSUS-SD GTGGgGAGActTATGGGaGaCTCTt”gaAGaGgTGGAAGatGgaTaCTcGCAATCCCtaGgaGgATtAGa 138
MM251 -—--A A-G G 140

MMP11 A-G C G 140

MM32H A-G 140

MM1A11 - A---G-----A-G C A------ 140

MM239 A-G C 140

MM142 e T LU CA---G C 140

MM155 A-G C 140

MMW25 A-G 124

NEF A-G C 140

NEFW61 R------- A-G 103

MNE GG T C--- 140

SMMPBJ e GG----G-T------ GG-A-------------- A--AC-C--C--G 140

SMM9 e ACEEE ---GG----G-T------ GG-A----mmmmmmee- MR-AC-C--C--G 140

SMMH4 e A== ---GG----G-T G C-C--C--G 140

SM62A T GG----G-T G C-C--C--G 140

SMB670 e GG----G-T G----T G 140

CONSENSUS-STM GGGGAGAGACTTATGGGAAACTCTTGGAAGGGTTGGGAGAAGGATCGGGGCCATCCCAAGGCGCATCAGA

ST™M
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140

69

70

140



HIV2/SIV NEF

<- env cds
CONSENSUS-A CAgGGaGCAGAaaTcGCcCTCCTGTGAGGGaCaGcagTATCagCAgGGaGA7TttaTgAAtAccCCATGG 206
ROD G C T--meee 210
NIHZ C GA T---G-A 210
ISY T AGA A-----C 210
sT G G--G A T 210
BEN C G-AC-----C-G------- 210
CAM2 C----T GA G--C 210
D194 G--C-----C--------- 210
GH1 --A--G G T--C-----C--------- 210
MDS -A--G-----G A--A--G--C--C-------- T--mom 210
KR G C- G----G A C C 210
uc2 G T-AC-----C--------- 210
CONSENSUS-B CAAGGactTGAACTCgCCCTCTTGTGAgGGACaaAAthcc”ggGaGCAGAA .................. 189
uc1 GC CAA 192
EHOA - GGC T GA-TTT 192
D205 A G---G-- 192
CONSENSUS-SD CAAGGgcTtGAgCTcaCtCTCtTgTGAgggaCAgaaATAcaaTcAGGGacAgTatATGAAtACtCCaTGG 208
MM251 210
MMP11 G G 210
MM32H G 210
MM1A11 A------ C 210
MM239 210
MM142 C--A G-A--C 210
MM155 210
MMW25 G 194
NEF 210
NEFW61 G 173
MNE C-----T T 210
SMMPBJ CCT TTG-G----T--A-T---------C--T--- 210
SMM9 CCT TTG-G----T--A-TC-------- C--T--- 210
SMMH4 CCT T-G-G------- A-nnmmmeeen C--C--- 210
SM62A - T CCT T-G-G A C--C--C--- 210
SMB670 - AT-G--A--TG-A---C-C---A------GG-----G-G------- A-TC-------- C------ 210
CONSENSUS-STM CAAGGGCTTGAACTCACACTCTTGTGAGCCTCAGAGATATAATGAAGGTCAATTTATGAATACCCCTTGG
STM 210
CONSENSUS-A AgaaccCCaGCA’)cagaaggggAgaaAga”tchAcAagCAgCAAAATATGGATGATgTAGAthagaTg 274
ROD -AGGA------- G-----A-------- A-T-T-----G--- 280
NIHZ G-----A A-T------ A CT----- 280
ISY e A-----AA---A---o- Ao G---A 280
ST -G GC A 277
BEN B AT A-----A-AC-------T-T---T-G T---- 280
CAM2 R CEEE G----G---A-----A-TG-A----G A 280
D194 e G--AT----C-----A-T--A--T T---- 280
GHL e G---AT------ AC-----A-G-TA A------ TAG-- 280
MDS A T--A--T-GA--A 280
KR - T--mm-- G---G-A-----GG-ACA-T A G-----A 280
uc2 ATG-----AC G--A T---- 280
CONSENSUS-B ..o GGGGGAGGQCAACAAGAT?CAGATGA?agTGAT...GAGG 224
uc1 229
EHOA 229
D205 229
CONSENSUS-SD AgaAAcCCAGCtgaAgAgagagaAAAatTAgcaTAcAGAaAACAAAAtATgGATGATgTaGATgaggaag 278
MM251 A-A 280
MMP11 A-AG A G- 280
MM32H 280
MM1A11 A 280
MM239 A T--- 280
MM142 GA C A------ A-mnmmeneeee 280
MM155 A A 280
MMW?25 264
NEF A A 280
NEFW61 243
MNE -A G
SMMPBJ -G AAC———A————C ———————— AT--T---C------- O G---
SMM9 -G AAC---AG---C-------- GT--T---C------- O G--
SMMH4 --G---eee- AAC---A----C
SM62A --G------ A-C---A----C-------- GT--T---C-------
SMB670 - T------ AC
CONSENSUS-STM AAAAACCCGGCAGCAGAAAGCGCTAAGCTAGAATATAGACAGCAAAACATGGATGATGTAGATGAGGAAG
ST™M 280
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210

280



HIV2/SIV NEF

CONSENSUS-A ATgATgACCtAgTagGagtt CCTGtCAcaCCA AgAgtACCactaAGagcAATGACatatAaatT 338

ROD e AA- weirAmmmmeee e C oo - C -G 344
NIHZ e A ------- T-C... T----- C TC----- 344
ISY e G--C...T---A----T--... T-G G-A- 344
ST G--C... T------ A GG-- 341
BEN e A--mmeee e B GG----A------ C--mmmm- 344
CAM2 e G--G---...----C------- A 344
D194 e G------ cerm= = T-TG- e G--G----A------ C------ C- 344
GH1 el C 344
MDS TAC...T ...--AC 344
KR . . T----G G-- 344
uc2 iy, C---m--- C--C--G-- 344
CONSENSUS-B  AcaATGAA.. GTgGGthC 2taTGTAAGACCC.??a??gt?CCACTGAGacCAATGACATaCAAacT 282
uC1 . 290
EHOA 290
D205 G-----... 293
CONSENSUS-SD aTgatGActngTAGGggta cCAGTgaggcCa agaGTtCCccTAAGaacaATgagtTACAAATT 342
MM251 . 344
MMP11 G C 344
MM32H 344
MM1A11 344
MM239 344
MM142 344
MM155 344
MMW25 328
NEF 344
NEFW61 307
MNE - T----- T---A 344
SMMPBJ cormm=-Co- G- TC----CA-------- 338
SMM9 . C---G------ TC----CA-------- 338
SMMH4 .. T-----CAC---...----- C---T----GG-C----CA-------- 344
SM62A A Cor-Too-GG-Cr-GCAmemv 344
SMB670 . ....-G--G--AT-----G-C---TCA-------- 344
CONSENSUS-STM ATGATAATCTAGTAGGAGTA .GCAGTACATCCA...AGAGTCCCACTTAGGGAAATGACTTACAAGTT 344
ST™M 344
3 LTR ->

CONSENSUS-A GGCAgtAGAtATgTCacATTTtaTAAAagaaAaaGggGGACTGgAaGGGaTthTTAcAGTgagagaAGA 408
ROD A A------ AC--GG-----m-mmmmmmmmmm oo A 414
NIHZ T C T---C 414
Isy e C------ G----A T--G A 414
ST ---AG G G C---A T--G--- 411
BEN -=-A C AG---G--- 414
CAM2 C C A------ 414
D194 ---A A A AG-GAG--- 414
GH1 e e RN Tommmmmmme e AG-GAT--- 411
MDS A------ 414
KR e A--mm-mme- C----T-----G T A 414
uc2 AG-GAT--- 414
CONSENSUS-B aGCAgTAGACATGTCTCATTTTaTAAAAGAAaAGGGGGgACTGGAAGGGATtTacTATAGTGAGAGAAGa 352
uC1 G---A 360
EHOA T A T G 360
D205 C G--T 363
CONSENSUS-D AGAAAAGGGGGGACTGGAAGGGATTTATTACAATCATAGAAGG 43
FO7841 43
CONSENSUS-SD GGCaaTAGAcATGTCTCATTTTATAAAAGAAAAGGGGGGACTGGAAGGGaTTTATTAcangaaAGaagA 412
MM251 T 414
MMP11 T C 414
MM32H ----G----T C------- 414
MM1A11 T----C------- 414
MM239 C 414
MM142 T C 414
MM155 414
MMW25 T C 398
NEF 414
NEFW61 ---G----T C 377
MNE ----G----T 414
SMMPBJ T-mmmm- 408
SMM9 G ATT------ 408
SMMH4 A---G 414
SM62A A---G 414
SMB670 --G TGA-A-T--GGA- 414
CONSENSUS-STM GGCAATAGACCTGTCACATTTTATAAAAAGCAAGGGGGGACTGGAAGGGATTTATTACAGTGAGAGAAGA
STM 414
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HIV2/SIV NEF

CONSENSUS-A CaTAgAaTCCTagAcaTaTaCtTaGAaAAgGAaGAaGGgaTAATtCCAGAtTGGCAGAA”TAtACTcaTG 477

ROD -Ae-T--A-T C-- 484
NIHZ TeeT C--- 444

ISY C 484

ST -GG [CHY. NS¢ T Nl S (om— 481

BEN C-r-A--G A T 484

CAM2 G-T A G C--—-AG- 484

D194 T-G-T-C G A T 484

GH1 T-G--C G A T 481

MDS T T 484

KR T A-G C 484

ucz T-G---C TCH Y T 484

CONSENSUS-B CAtAgAATACTAGACACATAttTaGAgAATGAaGAAGGCATTGTgTCTGGaTGGCAaAACTAtACaCATG 422
uci T 430

EHOA A ComnA G----C 430

D205 B R, ¢ T C T-—- 433

CONSENSUS-D  CATAGAATCTTAGACATTTACTTACAAAATGAAGAAGGCATAATACCAGATTGGCAAAATTACACCTCAG 113
FO7841 113

CONSENSUS-SD  CATAGAATCTAGA?at21aCtTaGAAAAGGASGAAGGCATCATaCCAGATTGGCagaat TACACCCAG 480
MM251 C-- 484

MMP11 oA I——— G- 475

MM32H C-- G G 484

MM1A11 C--A G 484

MM239 C--A G 484

MM142 C--A meeeC- 481

MM155 C--A G 484

MMW25 AT G G 468

NEF C-- G 484

NEFW61 e A---T-GAAT G G 447

MNE A C-- G G- 484

SMMPBJ <—-A--A---TC-G A--A A AG--- 478

SMM9 w-A--A----TC-R R A-A A AG-— 478

Y A — Acme-T--G----G A--A Y. N— A 484

17— A----T--G-—-A-G A--A Y. N— A 484

SMB670 T--A C CA AC-- 484

CONSENSUS-STM CATAGAATATTGGACATGTACTTAGAAAAAGAAGAAGGGATAGTTCCAGATTGGCAGAATTACACAGCAG 484
STM 484

CONSENSUS-A GgCcAGGagtaAGgTACCCaAtGTIcTTIGGGTGGcTaTGGAAGCTAGTACCAGTAgatgtc?CACAAGa 546
ROD A C 554

ISY T AC----C 554
ST -A T-A T c 551

BEN A---C G ) NG, S 554

CAM2 A AC-T 554

D194 AC A---C G----A CA-T 554

GH1 GT--C ) p— 551

MDS e GAC---A----C-A--G C--Crormemv 554

KR A C---Creme G 554

uc2 G G--C G----A A-CA-GT 554

CONSENSUS-B  GGCCAGGgaTAAGGTATCCcAagt?CTTTGG?TGGCTgTGGAAGCTaGTgCCAgTAgAtaTgccAGeaGa 490
UCL e A-G-AC-----G A---AG-- 500

EHOA e Y.\ cHY N— § pC R N ——— VNN - 500

D205 A-Aceemo-T (. N— [clcHm—— C 503

CONSENSUS-D  GGCCAGGAGAGAGACTTCCAATGATGTATGGGTGGCTGTGGAAGTTAGTACCAGTAGATGTGCCAGATGA 183
FO7841 183

CONSENSUS-SD GaCCAGGAattAGATACCcaAaGacaTtTGGCTGGCTaTGGAAATTAGICCC?GTAaATGTaTCAGATGA 549
MM251 T 554

MMP11 e A T 545

MM32H c 554

MM1A11 T 554

MM239 T 554

MM142 T--TG AT 551

MM155 T 554

MMW25 c 538

NEF T 554

NEFW61 c 517

MNE cc T 554

SMMPBJ RS [oR—— T-T-TTC----A----C G C 548

SMM9 N CH— (ORN— T-T-TTC----A-----C W---G c 548

SMMH4 Sc SN ) o7\ Wil ¢ SN o NU— YN G S 554

SM62A N TSR G M T-T-TAC-----Gorne-Crmrmememmenene Acr-Grnr-Coemennnn 554

SMB670 GAG T-TTC T A---G----C---A--—- 554

CONSENSUS-STM GACCAGGGATAAGATACCCAAAGCAGTTTGGATGGCTATGGAAACTAGTACCAGTAGATATGTCAAATGA 554
STM 554
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HIV2/SIV NEF

CONSENSUS-A  gg?aGAggAca?tgag????????????actcaCTgCTTagtaCAccCAGCACAAacAAGCag?taTGAT 601

ROD A-GG------- Commmee T AG-T---- 612

ISY

ST

BEN

CAM2 --G---mee-- C————ACTGACACTGAC T GC----- 624

D194 A------ 612

GH1 . ~-CA---A----AC------------mmmmmee- AC----- 609

MDS G--G--T T-----AG-T---- 609

KR G-G-C-— 603

uc2 --CA-------- A-Gmmmmmmm e A------ 612

CONSENSUS-B ...???ACCcaTTGtCTggTGCAcCCaGCACAGAICTCCtCATGGGAT 545
uc1 T 558

EHOA T C----G 558

D205 C--AA G 564

CONSENSUS-D  GGCCCAAGGAGATGAG............ AGGCATTGCTTAGTGCATCCAGCACAGACTTACCAGTAGGAT 241
FO7841 241

CONSENSUS-SD gGCaCAGGAgGatGAG............ aagcAtTattTaaTgCAtCCaGCtCAaACttcccAGTGGGAt 607
MM251 e RPN A 612

MMP11 . G A 603

MM32H . G A 612

MM1A11 612

MM239 612

MM142 G----C 609

MM155 G A 612

MMW25 e C A 596

NEF G A 612

NEFW61 e . G A 575

MNE e G-, G--A C 612

SMMPBJ A--T-----A--C---.. ...CA-----C--G A T 606

SMM9 A--T-----A--C---............-CA----GC--G A T 606

SMMH4 A--T-----A--C---.. ...-CA----GCC-GG------- G--A--G----AT--------- 612

SM62A ---C-----A--C---. .-CA----GCC-GG---------- A--G---CAT--------- 612

SMB670 A--T-----A--C-—-............ -CA--C-GC--GG----A-------- G--A--mm-meee- A 612

CONSENSUS-STM GGCACAGGAGGATGAT......... GGGACACATTATCTGGTGCATCCAGCACAGACACATCAGTGGGAT 615
STM e 615

CONSENSUS-A  GAcc?gCATGGQGAgACACTagT?TGGagGTTTgAccCcatGCTgGCctat?agTAcaaggCcTTtA?tC 667
ROD B O C---GA------ T---T----- T---AGT---G----T----T-- 682

NIHZ --T----C-- 454
ISY --—-C C-—--A TC--G C-A------ T-- 682

ST --=-C-mmm, A--Ann-TommeTommmmmmmeeeeee C---A--T-T-AGC---G--------- T-- 679

BEN A-C C-C-- 682

CAM2 T--mmmmeee- CT-A----TG--------- C-- 694

D194 AGT C-T-- 682

GH1 G-T T--C-T-- 679

MDS CG----T-CA------- AA- 679

KR G----T-C---T----A-- 673

uc2 ~--ATA---mm e G---C-----A--T G C-C-- 682

CONSENSUS-B GACatCCAcGggGAGACcCTTgtCTGGCaGTTTGActCCCTCCTgGCAtATGAcTATGTgGCcTTCAacA 615
uctr = G G A 628

EHOA ---CC-----AA A G-- 628

D205 T T---A T T T-----T- 634

CONSENSUS-D  GACCCCTAAGAAGAGGTGCTGGTATAGAAATTTGACCCCCGGCTAGCTTATAACTATGAGGCATTTATTA 311
FO7841 311

CONSENSUS-SD GAcCCtTGGGGAGAGGttCTaGcaTGGAAGTTTGATCCAactcTaGCcTAcacttATgAGGCaTaTgtTa 677
MM251 C-- 682

MMP11 G 673

MM32H 682

MM1A11 C C G 682

MM239 G 682

MM142 A--- 679

MM155 G C 682

MMW25 666

NEF G C 682

NEFW61 C 645

MNE T A--- 682

SMMPBJ - C A--G AGT----T--T-AC---A------ T----G 676

SMM9 - C A--G RAGT----T--TRAC---A------ T----G 676

SMMH4 - C A--G GAAT----T--T-GC---A------ T-A--- 682

SM62A - C A--G GAAT----T--T-GC---A------ T-A--- 682

SMB670 -T--C C---G-T CAA GA T-T-A--- 682

CONSENSUS-STM GACCCTTGGGGAGAAGTACTGGTTTGGAAATTTGATCCACTATTAGCCCATACTTATGAGGCCTTTGTTA 685
STM 685
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HIV2/SIV NEF

CONSENSUS-A tgtACCCAGAaGAaTTTGGGCAcaAgTCAGGaCTgCCAGAggAaGAgTGGAAGGCaAaACTGAAAGCAAG 737
ROD G G-G 752

NIHZ G T--T A G-C 524

ISY -A G A--GA---A--T--C--mmmmmmmmemmememeeeeee 752

ST GA G--G T C --A G 749

BEN G

CAM2 GA
D194 -C T A 752
GH1 -C-T G T A
MDS G C C--A-----A--G--A-------- G-G--mmmmeee- 749
KR GA T-T C A 743

ucz -A T A 752

CONSENSUS-B GGTtcCCAGAaGAGTTIGGGTAICAGTCAGGa?TaCCAGAGaAgGAGIGGAAGGCTA?ACT?A?AGCAAG 681

ucC1 ---A T 1 675

EHOA G A-G A A---G-G 698

D205 T C-----C GC G G---A-A------ 704

CONSENSUS-D  AATACCCAGAAGAGTTTGGCAGTAAGTCGGGTCTGCCAGAGGATGAGGTTAGGAGAAGACTAACCGCAAG 381
FO7841 381

CONSENSUS-SD gatACCCAGAAGAGtTTGGaAGcaAGTCaGGCCTGtCAgAGgAAGAGGTtagaAGAAGgCtAaCCGCAAG 747

MM251 1 741

MMP11 743

MM32H C 752

MM1A11 752

MM239 752

MM142 A--mmmmeee A--mmmee- G- 749

MM155 752

MMW25 C A---G 736

NEF 752

NEFW61 A---G 715

MNE 752

SMMPBJ AGC T--TC T-----A GCAG 746

SMM9 AGC T--TC T-----A GCAG 746

SMMH4 AG T--T T A-AG 752

SM62A AG T--T T A-AG 752

SMB670 Anmemmemeemeeee T--T-----G---T A-AG 752

CONSENSUS-STM GACACCCAGAAGAGTTTGGTTCTAAGTCAGGCTTGCCAAAGGAAGAGGTTGAGAGAAGGCTAACCGCAAG 755
ST™M 755

CONSENSUS-A aGGgATACCaTtTAgt"AA’?AA 757

ROD 768

NIHZ 540

ISY 768

ST 765

BEN 771

CAM2 780

D194 771

GH1 765

MDS 768

KR 762

ucz 774

CONSENSUS-B AGG?ATACCTACAGA??AG 697

EHOA A GT-- 717

D205 € T1 720
CONSENSUS-D GGGCCTCTACAAAACAGCTGACAAGAAGGAAACAGGCTGA 421
FO7841 421

CONSENSUS-SD AGGCCTt?ttaAaATGGCTGACAaGAaGgAAACtaGCtga 786
MMP11 C----C G C-- 780

MM32H C----C C--1 789

MM1A11 C----C Al 789
MM239 C----C C--1 789
MM142 C-- 1 786

MM155 C----C C----- 792

MMW25 C----C C----- 776

NEF C----C C----- 792

NEFW61 C----C C----- 755

MNE CT-A G 1 789

SMMPBJ T-A A----A---1 783

SMM9 e T-A--mmmmmmmmmmeeeee A----A----AG 786

SMMH4 e T immmmmmmm e A------ 791

SM62A - TA------mmmmmmmee G------ A----- 792

SMB670 TCC A------ 792

CONSENSUS-STM AGGCCTTCTAAAGATGGCTGACAAGAAGGAAACAAGC1 792
STM 792

(@]

(9]
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